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ーム解析に関して、イネを材料として報告がある (Suwabe et al. 2008)。しかし、LM と NGS を融合し
た解析は組織特異的な網羅的解析として多くの報告はない。初めに、LM-NGS 解析法の有用性を明らか






較解析から 6,898 遺伝子 がこれまでに未検出であった乳頭細胞発現遺伝子として取得することができ
た。さらに、6,898 遺伝子のうち 2,749 (約 40%) の遺伝子が 24,000 遺伝子が登録されている ATH1 
genome array gene chip に含まれていなかった。これらのことから、LM-RNA-seq これまでのアレイ解
析では検出することができなかった遺伝子群を得ることができ、fine scale の組織特異的遺伝子発現
解析の有用性が示唆された。 
次に、アブラナ科植物に属する、A.thaliana, A.halleri, B.rapa を材料に 3 種を用いた乳頭細胞発
現遺伝子の比較解析を行うことにより、乳頭細胞発現遺伝子群の構築と特徴づけを行った。比較解析の
結果、3種で共通して発現している遺伝子は 12,311種存在し、A.thaliana, A.halleri, B.rapaそれぞ






カニズムと考えられる、花粉管の誘導に関して着目した。植物生殖において、RLK の一つである RLCK 







胞間の情報伝達に必要な S遺伝子 (SRK, SP11)、及び認識以降の雌ずい因子 ARC1、MLPK、THLが単離さ
れたが、認識反応以降の分子メカニズムは明らかになっていない。本研究では、自家不和合性分子機構
の解明を目指し、本研究室で見出された自家和合性変異系統 2系統 (TSC4, TSC28) の遺伝学的解析及
び、TSC28 系統において詳細な遺伝解析を行った。また、これまでに報告のある既知 SI 関連因子 (SRK, 




















































先の LM-NGS 解析とTSC28 系統のそれを融合し、乳頭細胞発現遺伝子比較解析を行い、TSC28 自
家和合性原因遺伝子候補を 55 遺伝子に絞り込んだ。 
 これらの結果から、受粉分子機構に関わるアブラナ科乳頭細胞発現遺伝子群を明らかにし、新
規自家不和合性関連因子候補を明らかにした。これらは、アブラナ科受粉分子機構における雌雄
間のクロストークを理解するための雌性側基盤情報を構築し、自家不和合性分子機構解明に新た
な知見を与えた。以上の点は、自立して研究活動を行うに必要な高度の研究能力と学識を有する
ことを示している。したがって，大坂正明提出の論文は，博士(生命科学)の博士論文として合格と
認める。 
 
 
 
 
